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АННОТАЦИЯ 
Обоснование. Согласно литературным данным, судебная одонтология является одним из наиболее эффективных 
и доступных научных методов идентификации жертв массовых бедствий . В данном исследовании рассматриваются 
роль и функции судебных одонтологов, участвовавших в расследовании нескольких крупных массовых бедствий . Про-
ведение судебно-медицинской экспертизы ДНК в одонтологии обусловлено её важностью при идентификации жертв 
массовых бедствий . Поскольку уровень преступности продолжает расти, область судебной медицины претерпела зна-
чительные изменения . Судебные стоматологи играют ключевую роль в различных областях исследования места пре-
ступления, помогая тем самым раскрывать многочисленные случаи гибели людей . 
Цель работы — расширение базы знаний для будущих исследований в области судебной одонтологии путём про-
ведения систематического обзора публикаций, связанных с судебно-медицинской экспертизой ДНК методами одон-
тологи для идентификации жертв массовых бедствий .
Материалы и методы. Поиск публикаций осуществлялся до февраля 2024 года в базах данных Google Scholar, PubMed, 
Scopus, Embase, Web of Science и ScienceDirect . Отбор научных работ выполняли в соответствии с чек-листом PRISMA .
Результаты. Всего было отобрано 16 (100%) исследований, посвящённых судебно-медицинской экспертизе ДНК, про-
водимой на образцах, взятых у жертв массовых бедствий, из них только 7 (43,75%) статей связаны с анализом ДНК 
зубов . Из 4808 статей было исключено 138 дубликатов или публикаций, не относящихся к теме исследования . По-
сле полнотекстового обзора было отобрано 7 работ, соответстовавших критериям включения . Наибольшее количе-
ство жертв было идентифицировано путём выделения ДНК из образцов зубов . В нескольких исследованиях авторам 
не удалось выполнить полное ДНК-профилирование с учётом применяемого метода извлечения ДНК .
Заключение. Анализ ДНК сыграл важную роль в идентификации жертв нескольких массовых бедствий по всему миру . 
Несмотря на тот факт, что зубы человека являются отличным источником ДНК, в будущем будет полезным прове-
сти ряд исследований с бÓльшим размером выборки и соответствующими контрольными группами с использованием 
стандартизированных методов извлечения ДНК .

Ключевые слова: идентификация личности; ДНК-дактилоскопия; судебная одонтология; судебно-медицинская 
экспертиза ДНК; зубы .
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ABSTRACT 
BACKGROUND: According to the literature, forensic odontology is one of the most effective and affordable scientific techniques 
for identifying victims of mass disasters . This research methodically reviews the role and function of forensic odontologists 
in several global mass disasters . Forensic DNA in odontology is associated with the importance of its application in the 
identification of humans of mass disasters . As the crime rate continues to rise, the field of forensic medicine has evolved 
significantly . Forensic dentists play a pivotal role in various areas of crime scene investigations, thereby helping solve 
innumerable mysteries . 
AIM: The study aimed to increase the body of knowledge for future research on forensic odontology by conducting a systematic 
review search to investigate possible forensic DNA in odontology associated with the importance of its application in the 
identification of humans of mass disasters .
MATERIALS AND METHODS: Six databases, including Google Scholar, PubMed, Scopus, Embase, Web of Science, and 
ScienceDirect, were analyzed using the Preferred Reporting Items for Systematic Reviews and Meta-Analyses (PRISMA) quality 
scale . The literature search, conducted until February 2024, informed important research choices . 
RESULTS: A total of 16 (100%) studies related to forensic DNA of mass disasters were identified . Of these, only seven (43 .75%) 
articles related to dental DNA were included in this review . Of the 4,808 articles obtained, 138 duplicates or irrelevant articles 
were eliminated . Following a full-text review, seven studies were selected based on eligibility criteria . The highest percentage 
of victims was identified using dental DNA . In a few studies, some samples were insufficient for complete DNA profiling due to 
factors such as the method of DNA extraction . 
CONCLUSION: Forensic odontology has played a significant role in the identification of victims of several mass disasters around 
the world . Although teeth are an excellent source of DNA for humans, future studies with larger sample sizes, appropriate 
control groups, and standardized techniques of DNA extraction need to be conducted . 
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大规模死亡案件中识别个人身份时法医 DNA 鉴定与法医牙
科学的关系：系统性综述
Roe M . Lopez Toribio, Nancy E . Castaneda Eugenio, Digna A . Manrique de Lara Suarez 
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摘要

论证。论证。根据文献数据，法医牙科学是识别大规模灾难受害者身份的最有效、最

便捷的科学方法之一。本研究探讨了参与侦查几个重大大规模灾难的法医牙医的作用和职

能。法医 DNA 鉴定在识别大规模灾难受害者身份中的重要性决定其在牙科学的作用。随着

犯罪率的不断上升，法医牙科领域也发生了重大变化。法医牙医在犯罪现场调查的各个领域

发挥着关键作用，从而有助于破获无数起死亡案件。

该研究的目的该研究的目的是通过对与法医 DNA 鉴定在识别大规模灾难受害者身份中有关的出版物进行

系统性综述，以拓宽法医牙科学未来研究的知识基础。

材料与方法。材料与方法。在 Google Scholar、PubMed、Scopus、Embase、Web of Science 和 

ScienceDirect 等数据库中检索了截至 2024 年 2 月的文献。科学论文根据 PRISMA 检查

表进行筛选。

结果。结果。共有 16 项关于对大规模灾难受害者标本进行法医 DNA 鉴定的研究（100%）被选

中。其中，只有 7 篇文章（43.75%）与牙科 DNA 分析有关。在 4808 篇文章中，138 篇

重复或与研究主题无关的文章被排除在外。经过全文审阅，选出了 7 篇符合纳入标准的论

文。通过从牙科标本中分离 DNA 来确认身份的受害者人数最多。在少数研究中，由于使用

的 DNA 提取方法不同，作者无法进行完整的 DNA 指纹分析。

结论。结论。DNA 分析在识别世界各地几个大规模灾难受害者身份的方面发挥了重要作用。尽管人

类牙齿是 DNA 的绝佳来源，但使用标准化的 DNA 提取方法进行样本量更大、对照组更适当

的研究在未来将大有用武之地。

关键词：关键词：个人身份识别；DNA 指纹分析；法医牙科学；法医 DNA 鉴定；牙齿。
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ОБОСНОВАНИЕ
Массовые бедствия ― внезапные, серьёзные, непред-

виденные и неизбирательные события, которые обычно 
приводят к большому числу жертв и требуют значительных 
ресурсов для их ликвидации [1] . Массовые бедствия часто 
классифицируются как стихийные, случайные или крими-
нальные события: к ним относятся пожары, взрывы, цуна-
ми, землетрясения, которые приводят к большому коли-
честву сгоревших или разложившихся тел, которые трудно 
опознать [2] . В случаях, когда по имеющимся останкам, 
например по отпечаткам пальцев, не удаётся провести 
морфологический анализ, ключевую роль в идентифика-
ции личности может сыграть следственная или судебно-
генетическая экспертиза ДНК [3] . Идентификация жертв 
массовых бедствий требует сравнения имеющихся пред-
смертных данных с результатами посмертных исследова-
ний . В случаях, когда предсмертные данные недоступны, 
единственным надёжным способом идентификации лич-
ности становится экспертиза ДНК [4] . Зубы ― богатый ис-
точник ДНК с качественными характеристиками, что по-
зволяет использовать их во всех судебно-медицинских 
исследованиях [5] . Это важно не только для родственни-
ков погибших, но и для соблюдения требований законо-
дательств [6] .

ДНК пульпы зубов помогает в первичной идентифи-
кации погибших и служит в качестве вспомогательно-
го контрольного образца для сопоставления с другими 
фрагментами тканей . ДНК из образцов зубов может ис-
пользоваться для определения возраста, группы крови 
и пола [7] . Зубы, располагаясь в местах, наиболее защи-
щённых мышцами и костями, являются самой прочной 
структурой в организме и могут выдерживать экстремаль-
ное физическое и химическое воздействие . Кроме того, 
это отличный источник ДНК, поскольку риск загрязнения 
зубов минимален [8–10] .

Поскольку зубы устойчивы к высыханию, воздействию 
огня и разложению, зубные останки, такие как плом-
бы, и их анатомические характеристики используются 
для идентификации личности погибших . Анализ ДНК 
зубов ― это экономически выгодная и надёжная про-
цедура, которая не разрушает материал в случае ожогов 
или тяжёлых травм [11] . Стандартная процедура опознания 
человека ― это сравнение предсмертных и посмертных 
данных . ДНК-дактилоскопия, появившаяся в 1985 году, 
также зарекомендовала себя в идентификации личности 
с положительной стороны [12, 13] . ДНК ― это фунда-
ментальный генетический материал, который составляет 
бÓльшую часть генома человека и содержит все данные, 
необходимые для создания, организации и сохранения 
жизни во всех её формах . ДНК по химическому составу 
имеет двухцепочечную структуру . ДНК ― это полимер-
ная цепь, состоящая из последовательно расположенных 
нуклеотидов . Две такие цепи ДНК соединяются некова-
лентными связями, образуя двойную спираль . Молекулы 

ДНК имеют структурные компоненты, называемые нукле-
озидами, которые состоят из азотистого основания, моно-
сахаридного остатка и скелета . Генетическая информация 
передаётся через четыре азотистых основания ― аде-
нин (A), цитозин (C), гуанин (G) и тимин (T) [14] .

Поскольку ДНК у каждого человека уникальна, она 
является важнейшим компонентом человеческого ор-
ганизма . Изменения в генах и эпигеноме потенциально 
могут использоваться в качестве индикаторов для диа-
гностики и прогноза различных заболеваний . Например, 
G . Mansueto и соавт . [15] показали, что циркулирующая 
митохондриальная ДНК выступает предиктором плохо-
го прогноза у пациентов с сердечной недостаточностью, 
а повышенное количество бесклеточной ДНК указывает 
на степень повреждения клеток . ДНК как одно из самых 
стабильных природных веществ может использоваться 
для идентификации личности . При этом ДНК достаточно 
устойчива, чтобы храниться в течение миллионов лет, 
не утратив своей структуры . Эти характеристики делают 
ДНК ценным аналитическим инструментом в судебно- 
медицинской экспертизе [16, 17] .

Существуют два различных вида ДНК ― митохондри-
альная ДНК и геномная ДНК, которая находится в ядре 
клетки . Чаще всего извлекают геномную ДНК . В случа-
ях, когда образцы геномной ДНК некачественны или ис-
порчены, анализу подвергается митохондриальная ДНК . 
Кроме того, ДНК подразделяется на неавтосомную (ге-
номную), которая содержится в сперматозоидах и яйце-
клетках, и аутосомную, которая находится в аутосомных 
клетках [18] .

Судебно-медицинская стоматология, известная также 
как судебная одонтология, является отраслью стомато-
логии, которая занимается надлежащим применением, 
анализом, оценкой и представлением доказательной 
базы в уголовных и гражданских делах [19] . Методы, 
используемые в судебной одонтологии для идентифи-
кации личности, включают изучение стоматологических 
данных, проведение антропологической экспертизы, 
 изучение реставраций, протезов, рентгенограмм, следов 
укусов, внутриротовых фотографий, результатов хейло-
скопии и ругоскопии . Защищённая среда ротовой поло-
сти делает пульпу зуба наиболее надёжным источником 
ДНК для идентификации личности . Помимо раскрытия 
конкретных дел, судебные одонтологи могут идентифи-
цировать тела в медицинских учреждениях [20] . Согласно 
исследованиям, ДНК-экспертиза является одним из наи-
более практичных и доступных научных методов иденти-
фикации жертв массовых бедствий .

В данной работе представлен полный обзор истории 
развития судебной одонтологии, её методов и областей 
применения . В статье подчёркивается также важность 
фиксации точных стоматологических данных и их предо-
ставления правоохранительным органам для поиска про-
павших без вести людей и опознания жертв массовых 
бедствий .
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Цель работы ― расширить базу знаний для будущих 
исследований в области судебной одонтологии посред-
ством систематического обзора публикаций, связанных 
с судебно-медицинской экспертизой ДНК для идентифи-
кации жертв массовых бедствий .

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 
Данный систематический обзор проводился в соответ-

ствии с руководством по методологии проведения систе-
матических обзоров [21] и рекомендациями PRISMA [22] . 
Регистрационный номер от 2024 года CRD42024522628 ука-
зан на сайте PROSPERO Международного проспективного 
реестра систематических обзоров Центра по подготовке 
и распространению обзоров при Йоркском университете .

Поиск осуществлялся по шести электронным базам 
данных: Google Scholar (до 15 февраля 2024 года), PubMed, 
Scopus, Web of Science (до 27 января 2024 года), Embase 
(до 25 февраля 2024 года), ScienceDirect (до 13 февраля 
2024 года) . 

Работа с базой данных
Поиск проводился по следующим ключевым словам: 

«судебно-медицинская экспертиза ДНК», «ДНК», «ОНП», 
«митохондриальная ДНК», «матричная ДНК», «аутосом-
ная ДНК», «профилирование ДНК», «дезоксирибонукле-
иновая кислота», «ДНК-профили», «ДНК-типирование», 
«генетическое профилирование», «ДНК пульпы зуба», 
«идентификация по ДНК», «генетическая идентифика-
ция», «ДНК-дактилоскопия», «митохондриальная ДНК», 
«митохондриальный геном», «митохондриальная ДНК 
человека», «митохондриальная ДНК человека», «мети-
лирование ДНК», «ядерная ДНК», «количественное опре-
деление ДНК», «ДНК-анализ», «геномная ДНК», «ам-
плификация ДНК», «судебно-медицинский ДНК-анализ», 
«технология проведения судебно-медицинской эксперти-
зы ДНК», «судебно-медицинское профилирование ДНК», 
«результаты экспертизы ДНК», «ДНК-тест», «полимор-
физмы», «судебная генетика», «генетика», «генеалогия», 
«ген», «гены», «GWAS», «наследственный», «врождён-
ный», «унаследованный», «наследуемый», «молекулярная 
генетика», «генетика человека», «генетические исследова-
ния», «проект «Геном человека»», «молекулярная генетика 
человека», «исследования геномных ассоциаций», «судеб-
но-медицинский», «массовые бедствия», «судебная сто-
матология», «судебная одонтология», «судебно-правовая 
экспертиза», «судебная медицина», «судебная биология», 
«судебная химия», «судебная серология», «медицинская 
юриспруденция», «судебная антропология», «стоматоло-
гические исследования», «зубная антропология» . В зави-
симости от базы данных использовались множественные 
формы поисковых терминов, включая кавычки .

Критериями включения были следующие: рецензиру-
емые статьи, опубликованные на английском, француз-
ском, испанском и китайском языках, в которых сообща-
лось об опознании жертв массовых бедствий . 

Для отбора статей использовалась стратегия PICO: 
P ― пациент любого возраста и пола; I ― вмешатель-
ство (идентификация личности по результатам судебно-
медицинской экспертизы); C ― контроль (неприменимо); 
O ― исход (идентификация личности методами судебной 
одонатологии) . Кроме того, анализу были подвергнуты 
поперечные исследования, исследования типа «случай-
контроль», клинические случаи, систематические обзоры 
и метаанализы за период с 1964 по 2024 год . Дубликаты 
статей были исключены из анализа .

Все применяемые стратегии были изучены, а про-
анализированные данные представлены в виде текста 
с разбивкой по генам . Полученные данные представлены 
в табл . 1 [24–39] с учётом наличия или отсутствия связи 
между судебно-медицинской экспертизой ДНК, судебной 
генетикой и её применением в судебной одонтологии .

Отбор и проверку всех записей, найденных в элек-
тронных базах данных, проводили с помощью онлайн-
приложения Rayyan (Intelligent Systematic Review) . Два 
независимых рецензента (LTRM и CENE) оценивали со-
ответствие названий, аннотаций и полнотекстовых пу-
бликаций вышеуказанным критериям включения по-
сле удаления дубликатов . В наш обзор были включены 
4808 работ на английском, французском, испанском и ки-
тайском языках, а также исследования с участием людей, 
в которых рассматривались различные методы судебной 
одонтологии, применяемые для идентификации жертв 
массовых бедствий . Кроме того, мы изучили связь между 
судебно-медицинской экспертизой ДНК и её значением 
для судебной одонтологии, а также связь с судебной ге-
нетикой и ДНК-дактилоскопией . Из данного системати-
ческого обзора были исключены исследования, в которых 
не проводилась оценка или количественное определение 
ДНК по образцам зубов, а также исследования, в которых 
использовались образцы, взятые из других источников . 
Из исследования также были исключены редакционные 
статьи, письма в редакцию и обзорные статьи . Крите-
рии исключения статей строго фиксировались . В случае 
возникновения разногласий между двумя рецензен-
тами к процессу отбора привлекался третий рецензент 
(MdLSDA) . При необходимости получения дополнительной 
информации группа рецензентов связывалась напрямую 
с авторами .

Синтез данных 
Вся необходимая информация из соответствующих пу-

бликаций извлекалась двумя независимыми рецензента-
ми, затем заносилась в электронную таблицу Excel, после 
чего в краткой форме излагалась в описательной и та-
бличной форме . Извлечённые данные включали сведения 
об авторах и год публикации; год, тип и подтип массовых 
бедствий; размер исследования; страну, штат; общее ко-
личество жертв, общее количество идентифицированных 
жертв, общее количество жертв, идентифицирован-
ных с использованием методов судебной одонтологии 
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или в сочетании с другими методами, а также подробную 
информацию о других методах идентификации . Разногла-
сия между рецензентами разрешались путём обсуждения, 
консенсуса достигали с привлечением третьей стороны .

Авторы, занимающиеся извлечением данных (LTRM 
и CENE), оценивали качество исследования, и ещё как ми-
нимум один соавтор подтверждал их результаты . Оценка 
качества исследований проводилась согласно рекоменда-
циям Национального института здравоохранения по оцен-
ке обсервационных когортных и попереченых исследова-
ний [23] . Перечисленные ранее компоненты извлечения 
данных учитывались при оценке качества статей . Каждая 
статья, которая была включена в исследование, оценива-
лась как работа хорошего, удовлетворительного или пло-
хого качества на основании этих критериев .

РЕЗУЛЬТАТЫ

Поиск литературы
Первоначальный поиск в шести базах данных дал сле-

дующие результаты: 4808 записей в PubMed, 18 ― в Web 
of Science, 387 ― в Scopus, 92 ― в Embase, 1998 ― 
в ScienceDirect, 716 ― в Google Scholar . Из них было удале-
но 138 дублирующихся записей . Из оставшихся 45 статей 
было удалено 4757 нерелевантных цитат после анализа 
названий и аннотаций . Ещё 29 статей, не отвечающих 
требованиям, были удалены после всесторонней оценки 
на основе критериев включения и исключения . В итоге 
в обзор были включены 16 статей [24–39], при этом только 
7 из них представляли собой оригинальные исследования . 
Процесс отбора показан на рис . 1 . 

Таблица 1. Результаты систематического обзора
Table 1. Results of the systematic review

Авторы Год Массовое 
бедствие Страна

Общее 
число 
жертв

Число
идентифи-
цированных

жертв, %

Использование 
ДНК пульпы 

зубов

Методология 
идентификации

Hsu и соавт . [24] 1999 Несчастный 
случай Тайвань 202 Все Да ДНК-анализ

Nambiar и соавт . [25] 1997 Несчастный 
случай Малайзия 34 Все Да ДНК-анализ

Bux и соавт . [26] 2006 Несчастный 
случай Непал 18 14; 77,77% - Дактилоскопия + 

ДНК

Tan и соавт . [27] 2007 Несчастный 
случай Индонезия 104 6; 5,7% - Дактилоскопия + 

ДНК

Schuller-Götzburg 
и соавт . [28] 2007 Стихийное 

бедствие Таиланд 4280 2679; 62,59% Да Дактилоскопия + 
ДНК

Prieto и соавт . [29] 2007 Криминальный 
характер Испания 191 Все - Дактилоскопия + 

ДНК

Bush и Miller [30] 2011 Несчастный 
случай США 50 Все - Дактилоскопия + 

ДНК

Hinchliffe [31] 2011 Несчастный 
случай Австралия 173 172; 99,42% - Дактилоскопия + 

ДНК

Trengrove и соавт . [32] 2011 Стихийное 
бедствие

Новая 
Зеландия 181 177; 97,79% Да Дактилоскопия + 

ДНК

Manhart и соавт . [33] 2012 Несчастный 
случай Германия 8 Все - ДНК-анализ

Barberia и соавт . [34] 2015 Несчастный 
случай Испания 12 Все - Дактилоскопия + 

ДНК

Obafunwa и соавт . [35] 2015 Несчастный 
случай Нигерия 152 148; 97,36% - ДНК-анализ

Iino и соавт . [36] 2015 Стихийное 
бедствие Япония 15892 15 736; 99,01% - Дактилоскопия + 

ДНК

De Boer и соавт . [37] 2018 Несчастный 
случай Украина 298 297; 98,2% Да ДНК-анализ

Marrone и соавт . [38] 2021 Криминальный 
характер Италия 10 9; 90% Да ДНК-анализ

Dahal и соавт . [39] 2022 Стихийное 
бедствие Непал 400 365; 91,25% Да ДНК-анализ
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Отбор статей
Первоначальный поиск по базе данных выявил 

4808 статей (см . рис . 1), из них в 10 сообщалось о связи 
между судебно-медицинской экспертизой ДНК в одонто-
логии и опознанием жертв массовых бедствий . Эти статьи 
соответствовали критериям включения PICOS (участники, 
вмешательства, компараторы, исходы, дизайн исследо-
вания) . 

Из исследования были исключены работы, в которых 
не проводилась оценка или количественное определе-
ние молекул ДНК, выделенных из образцов зубов людей 
или жертв массовых бедствий, а также такие типы иссле-
дований, как редакционные статьи, письма в редакцию, 
обзорные статьи . 

ХАРАКТЕРИСТИКА РАБОТ, 
ВКЛЮЧЁННЫХ В ИССЛЕДОВАНИЕ

Все отобранные статьи были опубликованы в период 
с 1964 по 2024 год . Большинство из них (81%) представля-
ли собой поперечные, когортные, обзорные исследования 
или исследования типа «случай-контроль» . В табл . 1 [24–39]  
представлены их общие характеристики .

Тип бедствия и географическое положение
Из 16 катастроф 10 (62,5%) носили случайный харак-

тер [24–27, 30, 31, 33–35, 37], 4 (25%) события являлись 
стихийным бедствием [28, 32, 36, 39] и 2 (12,5%) имели 
криминальный состав [29, 38] . Десять случайных массо-
вых бедствий включали авиакатастрофы (8; 50%) [24–28,  
30, 35, 37], происшествия в результате взрыва или сопро-
вождающееся взрывом (1; 6,25%) [38], железнодорож-
ные катастрофы (1; 6,25%) [34] и автомобильные аварии 

(1; 6,25%) [33] . Из 4 (100%) стихийных бедствий было два 
цунами (50%) [28, 36] и два землетрясения (50%) [32, 39] . 
Четыре (25%) массовых бедствия произошли в Европе (Ита-
лия [38], Украина [37], Германия [33], Испания [2, 29, 34]), 
7 (43,75%) ― в Азии (Тайвань [24], Малайзия [25], Не-
пал [26, 39], Индонезия [27], Таиланд [28], Япония [36]), 
по одному событию (по 6,25%) зафиксировано в Австра-
лии [31], США [30], Африке (Нигерия) [35] и Новой Зелан-
дии [32] .

Опознание жертв массовых бедствий 
методами судебной одонтологии

Наибольшим количеством жертв характеризовались 
цунами в Японии (n=15 892) [36] и Таиланде (n=4280) [28], 
авиакатастрофа в США (n=3407) [30], землетрясение в Не-
пале (n=400) [39], авиакатастрофа на Украине (n=298) [37], 
теракт в Испании (n=191) [29], землетрясение в Новой Зе-
ландии (n=177) [32], лесной пожар в Австралии в 2009 году 
(n=172) [31], авиакатастрофы на Тайване (n=202) [24] 
и в Малайзии (n=34) [25] . Наименьшее число жертв было 
зарегистрировано в автомобильной катастрофе в Герма-
нии (n=8) [33], железнодорожной катастрофе в Испании 
(n=12) [34] и авиакатастрофе в Непале (n=18) [26] . В об-
щей сложности 22 001 жертва была зарегистрирована 
в 16 массовых бедствиях, из которых 20 096 жертв (91,34%) 
были опознаны . Все жертвы (100%) были опознаны после 
теракта в Испании [29], авиакатастрофы в Ньюарке [30], 
железнодорожной катастрофы в Испании [34], авиаката-
строфы в Малайзии [25] и на Тайване [24], автомобильной 
катастрофы в Германии [33] . Наибольшее число жертв 
было выявлено в результате цунами в Таиланде (2679; 
62,59%) [28], авиакатастрофы самолёта MH17 в 2014 году 
на Украине (298; 98,2%) [37], лесного пожара в Австралии 

Рис. 1. Блок-схема PRISMA .
Fig. 1. Block diagram of PRISMA .
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Статьи, прошедшие скрининг (n=4653) Исключённые статьи (n=4608)

Статьи, готовые для полнотекстового скрининга (n=45)

Статьи, соответствующие требованиям отбора (n=38)

Статьи, полный текст которых не найден (n=7)

Статьи, найденные:
• в базах данных (n=6):

1) PubMed (n=1597)
2) Web of Science (n=18)
3) Scopus (n=387)
4) Embase (n=92)
5) ScienceDirect (n=1998)
6) Google Scholar (n=716)

• в реестрах (n=4808)

Статьи, исключённые из списка до отбора:
• дубликаты (n=138)
• нерелевантные статьи, исключённые системой

автоматического поиска (n=6)
• статьи, исключённые по другим причинам (n=11)

Новые исследования, включённые в обзор (n=16)
Доклады о новых включённых исследованиях (n=7)

Исключённые статьи: 
1) данные не были статистически значимыми (n=5)
2) в статьях рассматривалась связь с другими методами (n=10)
3) обзоры
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в 2009 году (172; 99,42%) [31], цунами в Японии (15 736; 
99,01%) [36], землетрясений в Непале [365; 91,25%) [39] 
и Новой Зеландии (177; 97,79%) [32], авиакатастроф в Ни-
герии (148; 97,36%) [35], Индонезии (6; 5,7%) [35] и Непале 
(14; 77,77%) [26], а также в результате взрыва на заводе 
пиротехники в Италии (9; 90%) [38] .

Опознание жертв по результатам судебно-
медицинской экспертизы ДНК

Из 22 005 жертв было опознано 20 100 (91,34%) человек 
с использованием методов судебной экспертизы . В 16 ис-
следовательских работах, отобранных для данного обзора 
(100%), жертвы были опознаны как погибшие в результате 
массовых бедствий по результатам судебно-медицинской 
экспертизы ДНК, из них в 7 (43,75%) работах погибших 
опознавали по ДНК пульпы зубов . Более подробная инфор-
мация представлена в табл . 1 . ДНК зубов не использовалась 
для идентификации жертв двух массовых бедствий случай-
ного характера (автокатастрофа в Германии [33] и желез-
нодорожная катастрофа в Испании [34]), одного массового 
бедствия криминального характера (теракт в Испании [29]), 
авиакатастроф в Непале [26], Индонезии [35] и Ньюар-
ке [30], лесного пожара в Австралии в 2009 году [31], авиа-
катастрофы в Нигерии [35] и цунами в Японии [36] . В других 
работах по судебной одонтологии жертв опознавали по ДНК 
пульпы зубов . В 7 исследованиях [24, 25, 28, 32, 37–39] 
жертвы были идентифицированы по результатам анализа 
ДНК зубов в сочетании с другими методами .

РОЛЬ ДНК В СУДЕБНО-МЕДИЦИНСКИХ 
ИССЛЕДОВАНИЯХ

ДНК играет важнейшую роль в судебно-медицинских 
исследованиях благодаря своим уникальным характе-
ристикам, которые делают её бесценным инструментом 
для идентификации личности, раскрытия преступлений 
и оправдания невиновных [5] . Аналогичным образом 
ДНК-анализ стал незаменимым инструментом в судебно- 
медицинских исследованиях, позволяющим получить цен-
ные сведения для расследовании уголовных дел, иден-
тификации личности погибших и вершения правосудия . 
Надёжность, точность и способность предоставлять уни-
кальную генетическую информацию делают ДНК крае-
угольным камнем современной криминалистики [5] .

Любой вид организмов можно идентифицировать, изу-
чив последовательности ДНК, характерные только для этого 
вида . Каждая клетка индивидуума несёт в себе копию ДНК . 
Порядок пар оснований (п .н .) в ДНК каждого индивидуу-
ма отличается, за исключением однояйцевых близнецов . 
Уникальность обусловлена наличием интронных областей 
ДНК, содержащих последовательности длиной 20–100 п .н ., 
которые повторяются в разных местах (локусах) вдоль 
хромосомы, например AGACTAGACATT-AGATTAGGCATT, 
что называется полиморфизмом последовательностей 

ДНК . При идентификации личности в судебной медицине 
оценивают полиморфизм длины фрагментов ДНК . К при-
меру, (-AATG) (AATG) (AATG) (три повтора) и (AATG) (AATG) 
(два повтора) называются короткими тандемными повто-
рами (short tandem repeat, STR) [40, 41] . Ниже перечислены 
несколько ключевых областей судебной медицины, где ис-
пользуются результаты ДНК-анализа .

Идентификация личности
ДНК-профилирование позволяет криминалистам соз-

давать уникальные генетические профили людей на ос-
нове вариаций в последовательностях ДНК . Это позволяет 
идентифицировать подозреваемых, жертв и неизвестных 
лиц, вовлечённых в уголовные расследования или постра-
давших в результате массовых бедствий [5] .

Анализ места совершения преступления
Для установления связи между подозреваемыми, 

жертвами и местом преступления изучаются фрагменты 
ДНК, собранные из биологических образцов на месте пре-
ступления, таких как кровь, сперма, слюна или волосы . 
Результаты экспертизы ДНК могут предоставить важней-
шую информацию о личности преступника, способе со-
вершения преступления и хронологии событий [42] .

Оправдание невиновных
Анализ ДНК позволил оправдать многих людей, не-

справедливо осуждённых за преступления, которых 
они не совершали . Сравнивая ДНК-профили, полученные 
из улик, взятых на месте преступления, с образцами ДНК 
осуждённых или подозреваемых, учёные-криминалисты 
могут точно определить их невиновность или вину [43] .

Расследование нераскрытых дел
Технология секвенирования ДНК произвела револю-

цию в раскрытии преступлений прошлых лет, расследова-
ние которых зашло в тупик, позволив судебным экспертам 
повторно изучить улики с помощью передовых методов 
ДНК-профилирования . Это позволило завершить многие 
нераскрытые дела и тем самым помочь потерпевшим 
и членам их семей [44] .

Опознание пропавших без вести
ДНК-анализ используется для идентификации про-

павших без вести людей путём сравнения ДНК-профилей 
неопознанных человеческих останков с образцами ДНК, 
полученными от их родственников или из справочных баз 
данных . Эта технология способствует воссоединению се-
мей, помогает найти близких и способствует успешному 
ведению уголовных дел [45] .

Идентификация жертв стихийных бедствий
При стихийных бедствиях, авариях или событиях, привед-

ших к массовой гибели людей, когда традиционные методы 
опознания личности, такие как визуальная идентификация, 
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невозможны, используется ДНК-профилирование . Для уста-
новления личности погибшего образцы ДНК, полученные 
из его личных вещей или биологических тканей, сравнива-
ются с эталонными образцами [46] .

Генетическая генеалогия
Методы ДНК-анализа всё чаще используются в ге-

нетической генеалогии для отслеживания семейных ро-
дословных и выявления родственников неизвестных лиц . 
Этот подход сыграл важную роль в расследовании нерас-
крытых дел и выявлении преступников по их родственным 
связям [47] .

Судебно-медицинская экспертиза ДНК
В области судебной медицины экспертиза ДНК под-

разумевает идентификацию и сравнение образцов ДНК 
как для юридических, так и следственных целей . Суще-
ствует несколько методов для извлечения, амплификации 
и анализа молекул ДНК, собранных у подследственных 
или на месте преступления из биологического материа-
ла [5, 48] . Судебно-медицинская экспертиза ДНК изме-
нила процедуру расследования уголовных дел и право-
вую систему в целом, предоставив мощный инструмент 
для поиска подозреваемых, установления связи между 
преступниками и правонарушениями, оправдания неви-
новных и закрытия нераскрытых дел . Однако учёные-кри-
миналисты должны строго придерживаться определённых 
процедур, мер по контролю качества и этических стандар-
тов, что позволит обеспечить точность и достоверность ре-
зультатов экспертизы ДНК, представляемых в суде [5, 48] .

ДНК извлекаются из биологических образцов, которые 
в свою очередь берутся с места преступлений у жертв, по-
дозреваемых и других соответствующих лиц . Кровь, спер-
ма, слюна, волосяные фолликулы, клетки кожи и жид-
кости организма являются распространённым источником 
фрагментов ДНК [39] . Для извлечения ДНК из собранных 
образцов используются специализированные лаборатор-
ные методы . Этот процесс обычно включает в себя расще-
пление клеток для высвобождения ДНК, а затем очистку 
полученной смеси, чтобы избавиться от белков, жиров 
и других примесей [49, 50] .

По количеству молекул ДНК, выделенных из образ-
ца, определяется их концентрация . Этот шаг позволяет 
получить достаточный объём генетического материала 
для последующего анализа и оптимизировать процесс 
амплификации [51] .

Амплификация ДНК
Для амплификации определённых участков ДНК ис-

пользуется полимеразная цепная реакция (ПЦР) . Метод 
полимеразной цепной реакции позволяет криминалистам 
создавать миллионы копий фрагментов ДНК, даже если 
исходный образец ничтожно мал . Этот этап крайне важен 
для получения достаточного количества образцов ДНК 
с целью последующего анализа [50] .

Амплифицированные фрагменты ДНК могут быть ис-
следованы с помощью различных методов, после чего со-
ставляется профиль ДНК . STR-анализ ― популярный ме-
тод, позволяющий изучить определённые сегменты ДНК, 
называемые микросателлитами . Каждый человек имеет 
разное количество повторов в каждом микросателлитном 
локусе, что делает возможным создание отдельного гене-
тического профиля [52] .

Информация
ДНК-профиль, полученный из образца с места пре-

ступления, сопоставляется с профилями известных лиц, 
включая жертв и подозреваемых . Значимость любых со-
впадений или сходств между профилями оценивается 
с помощью статистических методов [53] .

Судебные эксперты фиксируют полученные резуль-
таты в отчётах, где подробно описываются результаты 
ДНК-анализа . Судебные эксперты могут быть привлечены 
к даче показаний в суде в качестве свидетелей-экспертов 
для обоснования применяемых методов и значения ре-
зультатов экспертизы ДНК в расследуемом деле [54] .

ДНК-дактилоскопия
ДНК-дактилоскопия, известная также как геномная дак-

тилоскопия, ДНК-типирование или ДНК-профилирование, ― 
это метод определения и изучения отличительных генетиче-
ских признаков каждого человека, основанный на изучении 
чрезвычайно изменчивых участков ДНК, что позволяет соз-
дать его генетический профиль [52, 55] . ДНК-дактилоскопия 
стала ключевым компонентом криминалистики, поскольку 
предлагает невероятно точные и надёжные методы иден-
тификации людей, установления их связи с местом пре-
ступления и раскрытия уголовных дел . ДНК-дактилоскопия 
применяется также в некриминалистических областях, таких 
как установление родства, отцовства и охрана дикой при-
роды [52, 55] .

Согласно основополагающей идее ДНК-дактилоскопии, 
каждый человек (за исключением однояйцевых близне-
цов) имеет уникальный ДНК-профиль . Источником этой 
уникальности являются вариации в определённых геном-
ных областях, такие как переменное число тандемных 
повторов (VNTR) или STR, которые демонстрируют значи-
тельную межиндивидуальную изменчивость [56] . Кровь, 
слюна, сперма, корни волос, ткани и другие биологиче-
ские образцы, содержащие молекулы ДНК, берутся с мест 
преступлений, у подозреваемых, жертв и других людей, 
которые могут представлять интерес . Качество и количе-
ство ДНК в образце ― важнейшее условие успешного 
ДНК-профилирования [49] . Для выделения ДНК из полу-
ченных образцов используются различные методы экс-
тракции, которые обычно включают растворение клеточ-
ных мембран, изоляцию ДНК от других биологических 
компонентов и очистку извлечённой ДНК для устранения 
примесей [49, 50] .
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Судебно-медицинское ДНК-профилирование 
В судебно-медицинских исследованиях для иденти-

фикации личности по характерным ДНК-профилям ис-
пользуется метод, известный как ДНК-профилирование, 
также называемый ДНК-дактилоскопией или ДНК-
типированием . Этот метод основан на предположении, 
что последовательность ДНК каждого человека уникаль-
на, за исключением однояйцевых близнецов, имеющих 
одинаковый генотип [57, 58] . Таким образом, судебно- 
медицинское ДНК-профилирование является эффектив-
ным инструментом в уголовных расследованиях, который 
помог раскрыть бесчисленное количество дел, установив 
связь между подозреваемыми и местом совершения пре-
ступлений или оправдав лиц, ложно обвинённых в пре-
ступлениях . Это широко признанный и надёжный научный 
метод идентификации людей по их генетической инфор-
мации [57, 58] .

Одним из первых методов судебно-медицинского 
ДНК-профилирования был анализ полиморфизма длины 
рестрикционных фрагментов [8, 59] . С помощью фермен-
та эндонуклеазы рестрикции вырезаются определённые 
участки вдоль последовательности ДНК . После разделе-
ния с помощью электрофореза в агарозном геле полу-
ченные фрагменты ДНК, близкие по размеру, переносят 
на предметное стекло из нитроцеллюлозы, гибридизуют 
локус-специфичными зондами (радиоактивными или хе-
милюминесцентными) и затем визуализируют в виде по-
лос посредством авторадиографии или хемилюминес-
ценции . На сегодняшний день полиморфизм длины 
рестрикционных фрагментов редко используется в судеб-
ной медицине, поскольку для этого требуется большое ко-
личество ДНК . С помощью полимеразной цепной реакции 
можно исследовать определённые участки ДНК, называ-
емые генетическими маркерами, или локусами . Обычно 
они состоят из однонуклеотидных полиморфизмов (SNP) . 
ПЦР-амплификация позволяет получить достаточное ко-
личество фрагментов ДНК для дальнейшего исследова-
ния [8, 59] .

Ядерный геном человека
Ядерный геном ― это полный набор генетической ин-

формации, хранящейся в ядре клетки человека . Он состо-
ит из молекул ДНК, которые формируют хромосомы . У че-
ловека обычно 46 хромосом, оргнизованных в 23 пары, 
из них 22 пары аутосом и одна пара половых хромосом 
(XX у женщин и XY у мужчин) [60–62] . Геном человека был 
впервые секвенирован в начале 2000-х годов в рамках 
проекта «Геном человека», совместной работы учёных со 
всего мира . С тех пор достижения в области секвениро-
вания ДНК позволили ускорить и сделать более рента-
бельным секвенирование отдельных геномов, что привело 
к значительному прогрессу в понимании генетических ва-
риаций человека и их последствий для здоровья и лече-
ния заболеваний [61, 62] .

VNTR
VNTR (variable number tandem repeats) ― это участки 

генома человека, в которых тандемно повторяется ко-
роткая последовательность ДНК, обычно длиной 10–60 
п .н . Такого рода повторы встречаются в определённом 
локусе ― хромосомном участке . Термин «переменное 
число» означает, что количество повторов в определён-
ном локусе может значительно варьировать в пределах 
одной популяции [63–65] . VTNR являются важным гене-
тическим маркером благодаря своей полиморфной при-
роде и широкому распространению в геноме человека . 
Их вариабельность представляет собой мощный инстру-
мент для генетического анализа, позволяющий иденти-
фицировать людей и изучать генетическое разнообразие 
в популяциях [63–65] . Кроме того, полиморфизм VTNR-
локусов очень значителен, т .е . количество повторов у раз-
ных людей существенно различается . VTNR представляет 
особую ценность для ДНК-профилирования и судебной 
экспертизы, поскольку VTNR-профиль каждого человека 
уникален, за исключением однояйцевых близнецов [66] . 
VTNR наследуется менделевским способом, т .е . пере-
даются от родителей к потомству . Количество повторов 
в VTNR-локусе ДНК человека определяется комбинацией 
аллелей, унаследованных от родителей [67] .

Полиморфизм длины рестрикционных фрагментов
Это один из самых ранних методов работы с ДНК, од-

нако сейчас он в значительной степени устарел . В этом 
случае используется уникальный тип фермента рестрик-
ции, называемый «эндонуклеаза рестрикции», который 
разрезает ДНК внутри определённой последовательно-
сти, известной как сайт распознавания рестрикционной 
эндонуклеазы . Полиморфизм длины рестрикционных 
фрагментов используется для анализа фрагментов ДНК 
различной длины, которые получаются в результате пере-
варивания образца ДНК . 

Применение полиморфизма длины рестрикционных 
фрагментов стало менее распространённым в связи с появ-
лением более эффективных и современных методов ДНК-
анализа . Это связано с тем, что полиморфизм длины ре-
стрикционных фрагментов требует сравнительно большего 
количества молекул ДНК, не может применяться на испор-
ченных образцах из-за условий окружающей среды и тре-
бует больше времени для получения результатов [68–70] .

Полиморфизм длины рестрикционных фрагмен-
тов ― это метод молекулярной биологии, используемый 
для анализа вариаций последовательностей ДНК у разных 
людей . Это один из самых ранних методов, разработанных 
для ДНК-профилирования и генетической дактилоскопии . 
Ранее полиморфизм длин рестрикционных фрагментов 
широко использовался в криминалистике и генетических 
исследованиях, пока его не вытеснили более соверменные 
методы на основе полимеразной цепной реакции (к приме-
ру, STR-анализ) . Эти методы более чувствительные и тре-
буют меньше времени и меньшего количества ДНК [68–70] .
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Локус D1S80 (pmCT118)
Локус D1S80 генома человека, также известный 

как pmCT118, представляет собой VTNR-область, распо-
ложенную на хромосоме 1 . Он состоит из 16 пар основа-
ний, которые у разных людей повторяются с разной часто-
той [71, 72] . Поскольку ген D1S80 полиморфен, он широко 
используется в судебно-медицинской экспертизе ДНК, 
а также при установлении отцовства . Индивидуальные 
вариации в количестве повторов в этом локусе весьма 
заметны: аллели варьируют примерно от 9 до 48 и более 
повторов [71–73] .

Полиморфизм генов 
Межгенные области генома человека включают по-

лиморфные участки ― повторяющиеся последователь-
ности с высокой степенью вариативности . Это явление 
называют «полиморфизмом длины», или «полиморфиз-
мом последовательностей» . Для этих участков характе-
рен полиморфизм ДНК, что может быть использовано 
в генетическом картировании и судебно-медицинских 
исследованиях . В ДНК есть два типа повторяющихся 
последовательностей: тандемные повторы и дисперги-
рованные повторы, иногда называемые «случайными» . 
Более того, существует два вида тандемных повторов: 
STR, часто называемые «микросателлитами», и VNTR, 
также называемые «минисателлитами» [74, 75] . Первич-
ные повторы STR составляют от 2 до 6 п .н ., VNTR ― от 10 
до 100 п .н . STR, как и VNTR, являются полезным инстру-
ментом для определения ДНК, но STR более распро-
странены в геноме, чем VNTR, поэтому их легче охарак-
теризовать . Основой для генетической идентификации 
человека и определения его генетического профиля яв-
ляются различия в локусах, которые представляют собой 
повторяющиеся последовательности ДНК . Полиморфизм 
длины фрагментов ДНК означает различия в количестве 
единиц тандемных повторов . Точечные мутации (SPR) ― 
это изменения в одной паре оснований последователь-
ности [74, 75] .

Под полиморфизмом генов также понимается на-
личие нескольких генетических вариантов или аллелей 
в определённом локусе (месте) в генофонде популяции . 
Эти вариации могут проявляться различиями в последо-
вательностях ДНК, уровнях экспрессии генов или струк-
туре белков . Полиморфизм генов способствует генетиче-
скому разнообразию среди людей и популяций и играет 
важную роль в эволюции, адаптации и восприимчивости 
к заболеваниям [74–76] . Кроме того, полиморфизм генов 
представляет собой фундаментальный аспект генетиче-
ской вариативности в популяциях и важен для понима-
ния генетической основы признаков, болезней и динами-
ки популяций . Изучение полиморфизма генов позволяет 
понять эволюцию человека, адаптацию и генетические 
факторы, лежащие в основе сложных биологических 
процессов [74–76] .

Типы полиморфизмов генов
Существует несколько типов полиморфизмов генов, 

в том числе: 
• SNP ― отличия последовательности ДНК размером 

в один нуклеотид в геноме;
• вставки/делеции ― изменения, связанные со встав-

кой или делецией нуклеотидных оснований, приводя-
щие к различиям в длине последовательностей ДНК;

• STR ― вариации в количестве повторяющихся по-
следовательностей коротких нуклеотидных мотивов, 
также известные как микросателлиты;

• вариации числа копий ― различия в количестве ко-
пий определённого сегмента ДНК размером от кило-
базы до мегабазы;

• VNTR ― вариации в количестве повторяющихся по-
следовательностей, однако с более длинными едини-
цами повторов;

• полиморфизм экспрессии генов ― вариации в уровнях 
экспрессии генов, обусловленные различиями в регу-
ляторных последовательностях или эпигенетическими 
модификациями [77–82] .
Возникновение и сохранение полиморфизма генов 

происходит благодаря различным механизмам, включая 
мутации, генетическую рекомбинацию, дупликацию генов 
и генетический дрейф . Полиморфизм поддерживается 
в популяциях благодаря таким факторам, как баланси-
рующий отбор, преимущество гетерозиготных генотипов, 
частотно-зависимый отбор и генетический дрейф [83] .

Полиморфизм генов вносит свой вклад в генетическое 
разнообразие внутри популяций и между ними . В разных 
популяциях могут наблюдаться различия в частоте алле-
лей, обусловленные такими факторами, как географиче-
ская изоляция, миграция и естественный отбор [84] . Пред-
расположенность к заболеваниям некоторых генов связана 
с повышенным или пониженным риском развития опре-
делённых болезней . Например, специфические варианты 
SNP в генах, участвующих в метаболизме, иммунитете 
или росте клеток, могут влиять на восприимчивость чело-
века к таким заболеваниям, как рак, сердечно-сосудистые 
заболевания, диабет или аутоиммунные расстройства [85] .

БИОТЕХНОЛОГИИ, ПРИМЕНЯЕМЫЕ 
В СУДЕБНО-МЕДИЦИНСКОЙ 
ЭКСПЕРТИЗЕ ДНК

Биотехнологии значительно усовершенствовали 
 судебно-медицинскую экспертизу ДНК, позволяя иден-
тифицировать и детально характеризовать полученные 
результаты из образцов, собранных на месте преступле-
ния, у жертв и подозреваемых . Эти технологии произвели 
революцию в судебной экспертизе, предоставив мощные 
инструменты для раскрытия преступлений, оправда-
ния невиновных и обеспечения правосудия [86] . Кроме 
того, биотехнологии играют ключевую роль в судебно- 
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медицинской экспертизе ДНК, предлагая инновационные 
инструменты и методики для ДНК-анализа, идентифика-
ции личности и развития возможностей судебной меди-
цины . Биотехнологии продолжают совершенствоваться, 
обеспечивая более высокую чувствительность, специфич-
ность и эффективность экспертизы ДНК и способствуя 
восстановлению справедливости и установлению истины 
в уголовных расследованиях [86] .

На сегодняшний день появились новые технологии, 
включая массивно-параллельное секвенирование ДНК, 
микрофлюидику, интегрированные системы быстрой поли-
меразной цепной реакции и полимеразной цепной реакции 
в реальном времени . Созданы также экспертные системы, 
помогающие обрабатывать данные, полученные с по-
мощью этих сложных аналитических инструментов [59] . 
Технологическому развитию  судебно-медицинской экс-
пертизы ДНК в значительной степени способствовало 
изобретение метода полимеразной цепной реакции Кари 
Маллисом в 1986 году . ДНК-дактилоскопия, разработан-
ная Алеком Джеффри в 1986 году, впервые была приме-
нена судебными следователями . В лабораторных условиях 
первым шагом в обработке улик является извлечение мо-
лекулы ДНК из биологического материала [87] . Преиму-
щество ПЦР-анализа заключается в более высокой чув-
ствительности и меньших затратах времени по сравнению 
с более ранними методами [88] .

Полимеразная цепная реакция ― это фундамен-
тальная биотехнология, используемая для амплифика-
ции определённых участков ДНК, включая STR и другие 
генетические маркеры . ПЦР-амплификация позволяет 
криминалистам получать достаточное количество ДНК 
из небольших или повреждённых образцов, например, со-
бранных с мест преступлений или древних останков [89] .

Капиллярный электрофорез
Это метод расщепления и анализа фрагментов 

ДНК в зависимости от их размера и заряда . В судебно- 
медицинском экспертизе ДНК капиллярный электрофо-
рез обычно используется для обнаружения и измерения 
длины амплифицированных фрагментов ДНК, например, 
полученных в результате ПЦР-амплификации аутосомных 
STR, или митохондриальной ДНК [90] .

Секвенирование следующего поколения
Технологии секвенирования следующего поколения 

обеспечивают высокопроизводительное секвенирование 
ДНК, позволяя получить исчерпывающую генетическую 
информацию из образцов в ходе судебно-медицинской 
экспертизы . Секвенирование следующего поколения можно 
использовать для установления последовательности целых 
геномов, анализа митохондриальной ДНК, идентификации 
SNP и выявления генетических вариантов, связанных с ге-
нетическими признаками или заболеваниями . Секвениро-
вание следующего поколения особенно полезно для ана-
лиза сложных смесей ДНК и повреждённых образцов [91] .

Количественная полимеразная  
цепная реакция

Это чувствительный метод, используемый для опре-
деления количества ДНК в ходе судебной экспертизы . 
Количественная полимеразная цепная реакция позво-
ляет точно измерить концентрацию целевых молекул 
ДНК, что помогает судебным экспертам точно оценить 
количество ДНК, выявить незначительное загрязнение 
ДНК и определить успешность процессов извлечения 
и  амплификации ДНК [92] .

Автоматизированные системы 
для извлечения ДНК

Эти системы упрощают процесс извлечения ДНК из со-
бранных образцов, поскольку их обработка, очистка и вы-
деление ДНК происходят в автоматическом режиме . Такие 
системы повышают эффективность рабочего процесса, сни-
жают риски загрязнения и обеспечивают стабильный ка-
чественный выход ДНК из образцов различных типов [93] .

Экспресс-анализ ДНК
Платформы для экспресс-анализа ДНК позволяют 

проводить ДНК-анализ на месте и практически в режиме 
реального времени, способствуя быстрой идентификации 
личности в правоохранительных органах, при ликвида-
ции последствий стихийных бедствий и охране государ-
ственных границ . Эти портативные системы автоматизи-
руют обработку образцов, амплификацию ДНК и анализ, 
предоставляя ДНК-профили в течение нескольких часов 
без необходимости использования специализированного 
лабораторного оборудования [94] .

БАЗЫ ДАННЫХ ДНК 
ДЛЯ СУДЕБНО-МЕДИЦИНСКОЙ 
ЭКСПЕРТИЗЫ

В базах данных ДНК хранятся ДНК-профили, полу-
ченные от осуждённых преступников, с мест преступле-
ний и неопознанных останков . Для заполнения и по-
иска информации в этих базах данных, сопоставления 
ДНК-профилей с известными лицами или другими ме-
стами преступлений, а также для проведения уголовных 
расследований и судебных разбирательств применяются 
различные биотехнологии [95] .

Газовая хроматография-масс-спектрометрия
Этот метод широко используется в таких областях, 

как судебная медицина, в том числе благодаря высокой 
чувствительности, селективности и способности анализи-
ровать сложные смеси . Является незаменимым инстру-
ментом для химиков и исследователей при определении 
характеристик и количественной оценки органических со-
единений в различных образцах [96] .



384

DOI: https://doi.org/10.17816/fm16148

SYSTEMATIC REVIEWS Russian Journal of Forensiс MedicineVol. 10 (3) 2024

Газовая хроматография и инфракрасная 
спектрометрия

Этот аналитический метод сочетает в себе разделитель-
ную способность газовой хроматографии с идентифика-
ционными возможностями инфракрасной спектроскопии, 
позволяя одновременно разделять и идентифицировать 
компоненты сложной смеси [97] .

Технология «лаборатории-на-чипе»
Речь идёт о миниатюризации и интеграции лабора-

торных функций на одном чипе или устройстве, размер 
которого обычно составляет от нескольких миллиметров 
до нескольких сантиметров . Такие «чипы» могут вы-
полнять задачи, для которых традиционно требовались 
целые лаборатории, что позволяет сократить объёмы 
проб и реагентов, ускорить время проведения анализа, 
обеспечить портативность и потенциальную экономию 
средств [98, 99] . 

Широкому распространению этой технологии препят-
ствует ряд проблем, включая необходимость стандарти-
зации, интеграцию множества функций на одном чипе, 
масштабируемость для массового производства и со-
вместимость с существующими приборами и рабочими 
процессами . Однако постоянный прогресс в области ми-
крообработки, сенсорных технологий и биоинформатики 
позволяет преодолевать эти препятствия, прокладывая 
путь к созданию всё более сложных и универсальных при-
ложений по типу «лаборатория-на-чипе» [98, 99] .

Аутосомный STR-профиль
Аутосомный STR-профиль, часто называемый просто 

ДНК-профилем, ― это генетический отпечаток пальца, 
полученный в результате анализа определённых участков 
аутосомной ДНК в геноме человека . Аутосомная ДНК со-
держится в хромосомах, отличных от половых хромосом 
(X и Y) . STR ― это повторяющиеся последовательности 
ДНК, длина которых варьирует у разных людей [100, 101] . 
Аналогичным образом аутосомное STR-профилирование 
является мощным инструментом в судебной генетике, 
обеспечивая надёжные и достоверные методы идентифи-
кации личности на основе ДНК-анализа, которые произ-
вели революцию в уголовных расследованиях и судебно-
медицинской практике [100, 101] .

От 5 до 10% генома человека составляют повторяющи-
еся последовательности . Участок ДНК, известный как STR, 
содержит множество тандемных повторов . Последова-
тельность ДНК в STR составляет от 2 до 6 п .н ., а всего 
в геноме человека насчитывается более 105 STR [102, 103] . 
Количество тандемных повторов в STR-локусе различает-
ся у разных людей, определяя генотип человека, по кото-
рому его можно идентифицировать . Для профилирования 
STR требуется минимальное количество ДНК (около 1 нг), 
которая присутствует на всех хромосомах, включая по-
ловые . Это количество в 50 раз меньше, чем требуется 

для анализа полиморфизма длин рестрикционных фраг-
ментов . Для получения полного STR-профиля можно 
амплифицировать 1 нг образца ДНК с помощью полиме-
разной цепной реакции . Кроме того, ПЦР-амплификация 
нескольких STR-локусов может проводиться одновре-
менно в одной и той же пробирке [104] . Этот метод из-
вестен как мультиплексная полимеразная цепная реак-
ция, или мультиплексирование . Коммерчески доступные 
STR-маркеры часто используются в судебно-медицинском 
ДНК-профилировании . Так, в Федеральном бюро рассле-
дований (ФБР) США используется Единая система индек-
сации ДНК (CODIS), включающая 13 лучших STR-маркеров . 
Согласно S .D . Malik и соавт . [104], STR-локус бывает трёх 
типов:

1) простые STR-локусы ― повторяющиеся единицы 
с одинаковой длиной и последовательностью;

2) составной STR-локус состоит из двух или более со-
седних простых повторов;

3) сложный STR-локус имеет несколько повторяющих-
ся блоков разной длины и вариабельные промежуточные 
последовательности .

После извлечения ДНК из образца для амплификации 
STR-локусов используются праймеры, меченные флуорес-
центным красителем . После нескольких циклов полиме-
разной цепной реакции амплифицированные фрагменты 
сортируются, затем определяется картина расположения 
полос ДНК с помощью капиллярного электрофореза . По-
лученные данные генерируются компьютером и отобра-
жаются в виде пиков на электроферограмме . Каждый 
фрагмент ДНК, специфичный для данного красителя, об-
наруживается детектором . Пик представляет собой каж-
дый найденный фрагмент ДНК . Размеры каждого пика 
определяются с помощью аллельных «лестниц» по опре-
делённым критериям . Для определения правильного ал-
леля STR-локуса каждая аллельная «лестница» составля-
ется соответствующим образом [104] .

Генетические вариации аутосомных STR-профилей ― 
это участки ДНК, где короткие последовательности нукле-
отидов (обычно длиной от 2 до 7 п .н .) повторяются много-
кратно . Количество повторов в каждом STR-профиле 
может варьировать у разных людей, что приводит к гене-
тическому разнообразию в популяции [105] . Аутосомные 
STR-профили наследуются от обоих родителей, причём 
один аллель (вариант) исходит от матери, другой ― 
от отца . В результате аутосомный STR-профиль человека 
отражает комбинацию аллелей, унаследованных от обоих 
родителей [106] .

Профилирование аутосомных STR-локусов широко ис-
пользуется в судебной генетике для идентификации чело-
века . В криминалистических ДНК-лабораториях одновре-
менно анализируется несколько аутосомных STR-локусов 
методами ПЦР-амплификации и капиллярного электрофо-
реза . Сравнивая длины амплифицированных фрагментов 
ДНК в разных STR-локусах, можно составить уникаль-
ный генетический профиль для каждого человека [100] . 
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Вероятность случайного совпадения аутосомных STR-
профилей у двух человек крайне мала, что обеспечивает 
их высокую эффективность в идентификации личности . 
Вероятность случайного совпадения зависит от количе-
ства анализируемых STR-локусов и частоты аллелей в по-
пуляции [107] .

CODIS
CODIS ― это система баз данных ДНК, находящаяся 

в ведении ФБР (США), которая используется в основном 
для судебно-медицинской идентификации, что позво-
ляет правоохранительным органам хранить и изучать 
ДНК-профили подозреваемых, признанных виновными 
в совершении конкретных преступлений, а также улики, 
найденные на местах преступлений [108, 109] . Кроме того, 
важно помнить, что база CODIS доступна только уполно-
моченным сотрудникам правоохранительных органов, 
при этом распространение и использование данных ДНК 
контролируется строгими правилами, обеспечивающими 
право человека на неприкосновенность частной жизни . 
CODIS ― это лишь один из инструментов судебной экс-
пертизы, и его эффективность зависит от качества и объ-
ёма собранных образцов и точности методов анализа 
ДНК [108, 109] .

CODIS была специально разработана для того, чтобы 
государственные судебно-медицинские ДНК-лаборатории 
могли превращать утверждённые ДНК-профили в базы 
данных с возможностью поиска . Благодаря программному 
обеспечению системы данные ДНК можно сравнивать и об-
мениваться ими с другими лабораториями в США . Кроме 
того, все данные ДНК-лабораторий пользователей хранятся 
в центральной базе данных . Вероятность того, что у двух 
людей будут идентичные ДНК-профили по всем 13 локу-
сам, составляет примерно один шанс на миллиард . В чис-
ло 13 локусов CODIS входят TH01, TPOX, CSF1PO, vWA, FGA, 
D3S1358, D5S818, D7S820, D13S317, D16S539, D8S1179, D18S51, 
D21S11 . Тринадцать основных STR-локусов охватываются 
STR-мультиплексами, которые обычно содержат маркер 
полового типа ― амелогенин . По состоянию на 2007 год 
в CODIS хранилось более 60 миллионов записей ― и это 
самая большая база данных ДНК в мире [110–112] .

SNP
SNP ― изменения в одном нуклеотидном основании 

в определённом месте генома, которые относительно ча-
сто встречаются в популяции . Эти варианты, составляю-
щие более 90% всего генетического разнообразия челове-
ка, являются наиболее распространёнными генетическими 
вариациями среди людей [74, 113] . SNP ― это фундамен-
тальные единицы генетической вариации, которые вно-
сят вклад в разнообразие признаков и восприимчивость 
к заболеваниям в человеческих популяциях . Широкое 
распространение SNP по геному и связь с различными 
фенотипическими признаками делают их ценным объ-
ектом генетических исследований в различных областях, 

включая медицину, криминалистику и эволюционную био-
логию [74, 113] .

Изменения, которые происходят в одной последова-
тельности оснований в определённой точке генома из-
вестны как однонуклеотидные полиморфизмы [102] . Это 
наиболее распространённая форма генетических вариа-
ций у людей . Они могут возникать в результате замены, 
делеции или вставки оснований в одном месте и встре-
чаются через каждые 100–300 оснований в нити ДНК . 
В геноме человека идентифицировано около 1,4 миллиона 
SNP, что позволяет использовать их в качестве маркеров 
для судебно-медицинской экспертизы . По сравнению 
с STR-профилями SNP имеют преимущества в судебной 
медицине, поскольку ПЦР-амплификация SNP-маркеров 
лучше справляется с повреждёнными образцами ДНК 
и поддаётся большему размножению, чем STR [104, 114] . 
Однако для достижения достаточной дискриминационной 
способности необходимо проанализировать большое коли-
чество SNP . Хотя SNP вряд ли смогут заменить STR-анализ, 
они могут стать полезным дополнительным инструментом 
в сложных судебно-медицинских ситуациях [115] . Вот не-
которые ключевые моменты, касающиеся SNP .

«Ротовая полость ― чёрный ящик организма» 
в судебно-медицинской экспертизе

Утверждение «ротовая полость ― чёрный ящик ор-
ганизма» отражает концепцию, согласно которой ротовая 
полость содержит множество ценной информации, име-
ющей решающее значение для судебно-медицинской 
экспертизы, подобно чёрному ящику, содержащему жиз-
ненно важные данные в расследованиях . Это утвержде-
ние подчёркивает важность рассмотрения полости рта 
в качестве ценного источника доказательств в судебно-
медицинских исследованиях . Признавая её значимость 
и применяя соответствующие методы сбора и анализа до-
казательств, криминалисты могут обнаружить важнейшую 
информацию, которая может способствовать раскрытию 
преступлений и установлению истины в ходе судебного 
разбирательства [116] .

Поскольку информация из полости рта может быть 
использована для идентификации личности или предо-
ставления деталей, необходимых для юридических про-
цессов, судебная стоматология требует междисциплинар-
ных компетенций . Кроме того, информация, полученная 
из ротовой полости, может быть использована для су-
жения параметров поиска человека и имеет решающее 
значение для идентификации жертв после масштабных 
трагедий [104, 117] . Ротовая полость ― это богатый, неин-
вазивный источник ДНК, который может быть использо-
ван для идентификации личности и предоставления дан-
ных, необходимых для юридических процессов [104, 117] .

Ротовая полость ― сложная анатомическая область, 
состоящая из различных тканей, жидкостей и структур, ко-
торые позволяют получить представление о здоровье че-
ловека, его образе жизни и взаимодействии с окружающей 
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средой . Подобно «чёрному ящику», полость рта может со-
держать скрытую информацию, для обнаружения которой 
требуется тщательное изучение и анализ [118] . Она служит 
богатым источником доказательств, предоставляя разно-
образные судебно-медицинские данные, включая слюну, 
буккальные мазки, зубные ткани и микробиоту полости 
рта, ― ценные данные для идентификации человека, 
установления его связи с местом преступления и получе-
ния информации о его деятельности или поведении [118] .

В судебно-медицинских исследованиях материал, 
взятый из ротовой полости, может быть использован 
для ДНК-профилирования, анализа слюны (например, 
для обнаружения наркотиков, идентификации биологи-
ческих жидкостей), сравнения со стоматологическими 
данными, анализа следов укусов и оценки повреждений 
или травм ротовой полости . Ротовая полость также мо-
жет содержать следы проглоченных или вдыхаемых ве-
ществ, что имеет значение для токсикологических иссле-
дований [119] . Исследование ротовой полости сопряжено 
с такими трудностями, как риск загрязнения, разрушение 
биологических материалов и необходимость применения 
специальных методов отбора проб . Однако прогресс в об-
ласти криминалистики и передовых технологий расширил 
возможности извлечения и анализа материала из этой ана-
томической области, открыв новые возможности для про-
ведения расследований и сбора доказательств [120] .

Зубы ― основной источник ДНК  
для судебно-медицинских исследований

Зубы действительно являются ценным источником 
ДНК для судебно-медицинских исследований, одна-
ко здесь важно отметить, что другие источники, такие 
как слюна, буккальные мазки и волосяные фолликулы, 
также играют важную роль, в зависимости от характера 
дела и имеющихся улик . Судебные эксперты использу-
ют различные методы и типы образцов, чтобы макси-
мально увеличить шансы на получение жизнеспособных 
ДНК-профилей для идентификации личности и успешного 
расследования [121] .

При проведении судебно-медицинских экспертиз 
для ДНК-анализа часто используют сперму, кровь и слю-
ну . Однако в случае сильно разложившихся, скелетиро-
ванных или обожжённых останков наибольшие шансы 
извлечь ДНК имеют зубы . При судебно-медицинском 
расследовании смерти ДНК извлекают либо из внешних 
частей тела/внутренних полостей (например, кровь, слю-
на, сперма, вагинальная жидкость и т .д .), либо из био-
логических материалов (жидкая кровь, кости, зубы, ногти 
и т .д .) [122] . Генетическая информация в изобилии содер-
жится в ядросодержащих клетках зубов и окружающих 
их периодонтальных связках . Чтобы извлечь ДНК после 
тщательного морфологического и рентгенологического 
исследования, зуб подвергается дроблению или секцио-
нированию на разных уровнях для идентификации лич-
ности и определения возраста соответственно [123] . Одним 

из наиболее рекомендуемых методов извлечения ДНК 
из образца зуба является криогенная полировка, пред-
полагающая секционирование зуба на стыке цемента 
и эмали, что обеспечивает консервативный подход к экс-
тракции ДНК [124] . В качестве альтернативы можно из-
мельчить весь зуб в мелкий порошок, что позволит полу-
чить достаточное количество ДНК для исследования [104] . 
Однако при проведении подобных исследований следует 
заблаговременно зафиксировать все морфологические 
характеристики и рентгенографические данные до того, 
как зуб будет полностью разрушен [125, 126] .

Пульпа зуба ― мягкая ткань, расположенная в пуль-
парной камере и каналах зубного корня . В пульпе в изо-
билии присутствуют клетки, содержащие ДНК, в основном 
одонтобласты, фибробласты и эндотелиальные клетки . 
Пульпа зуба ― отличный источник для судебно-меди-
цинского анализа ДНК, поскольку в ней обычно содер-
жится большое количество качественной ДНК по срав-
нению с другими тканями [121] . Зубы часто обеспечивают 
отличную защиту от таких факторов окружающей среды, 
как тепло, влага и разрушение . Ткани зуба, включая 
дентин, эмаль и пульпу, чрезвычайно минерализованы 
и устойчивы к разрушению . Благодаря такой защите ДНК 
в зубах остаётся неповреждённой даже в суровых услови-
ях кладбища или крупных катастроф [127–129] .

Образцы зубов могут быть собраны с помощью ма-
лоинвазивных методов, таких как удаление одного зуба 
или небольших зубных фрагментов . Кроме того, доступ 
к пульпе зуба может быть получен при обработке кор-
невых каналов или при посмертном осмотре зубов . Про-
стота забора материала облегчает получение образцов 
ДНК как у живых людей, так и у человеческих остан-
ков [130, 131] . Стоматологические карты, включая карты 
зубного аппарата, рентгеновские снимки и фотографии, 
позволяют сравнивать предсмертные данные с посмерт-
ными характеристиками зубов . Судебные одонтологи мо-
гут использовать эту информацию для идентификации 
личности по признакам зубного аппарата и для забора 
образцов для последующего ДНК-анализа [132] .

ДНК, извлечённая из зубных тканей, в частности 
из пульпы зуба, отличается стабильностью и долговечно-
стью в течение длительного времени . Исследования пока-
зали, что ДНК может быть успешно извлечена из зубных 
образцов даже после нескольких лет или десятилетий 
хранения, что делает их ценным ресурсом для завер-
шения нераскрытых дел и идентификации исторических 
останков [133] .

АНАЛИЗ ЧУВСТВИТЕЛЬНОСТИ 
И ПРЕДВЗЯТОСТЬ ПУБЛИКАЦИЙ

В результаты нашей работы не были включены от-
ношения шансов тех статей, которые не были связаны 
с судебно-медицинской экспертизой ДНК . Следователь-
но, мы включили эти исследования в наш обзор . Анализ 
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чувствительности подтвердил стабильность полученных 
результатов, показав, что при исключении отдельных на-
боров данных общее воздействие оставалось практически 
неизменным . Что касается риска предвзятости, ни одно 
из включённых исследований не предоставило адекват-
ной информации о методологии статистического анализа, 
обосновании размера выборки или её структуры, а так-
же о том, были ли отобранные образцы репрезентативны 
для популяции .

ОБСУЖДЕНИЕ
Среди трёх типов массовых бедствий (стихийные, 

криминальные и случайные) наибольшим количеством 
жертв чаще всего характеризуются стихийные бед-
ствия [20] . В данный обзор включено три случайных 
массовых бедствия ― авиакатастрофы на Тайване, 
в Малайзии и на Украине [24, 25, 37] . Среди стихийных 
бедствий мы упоминали три цунами в Таиланде [36], зем-
летрясения в Новой Зеландии и Непале [32, 39], среди 
криминальных ― взрыв на заводе по производству пи-
ротехнических изделий в Италии [38] . Наибольшее число 
жертв было связано с цунами в Таиланде (n=4280) [36], 
Непале (n=400) [39] и землетрясением в Новой Зеландии 
(n=181) [32] . Жертвы в таких ситуациях могут быть разбро-
саны по большой территории, простирающейся на мно-
гие километры . Более того, жертвы, которые являются 
транзитными пассажирами, бездомными или туристами, 
представляют собой проблему для идентификации из-за 
отсутствия посмертных данных . Несмотря на это, в 16 ис-
следовательских работах, отобранных для нашего обзо-
ра, было идентифицировано значительное количество 
жертв . Все жертвы (100%) были идентифицированы по-
средством судебно-медицинской экспертизы ДНК . Кроме 
того, в 7 (43,75%) научных работах сообщалось об исполь-
зовании ДНК из пульпы зубов для идентификации жертв . 
Помимо этого, судебные одонтологи могут столкнуться 
с уникальными проблемами, связанными с разрушен-
ной инфраструктурой, уничтожением посмертных дан-
ных в местных стоматологических клиниках и отсутстви-
ем каналов связи . Все эти факторы могут задерживать 
или препятствовать оперативной идентификации жертв, 
что нашло отражение в двух случайных бедствиях (ав-
токатастрофа в Германии [33] и железнодорожная ката-
строфа в Испании [34]), в одном криминальном массовом 
бедствии (теракт в Испании [29]), авиакатастрофах в Не-
пале [26], Индонезии [35], Ньюарке [30] и Нигерии [35], 
лесном пожаре в Австралии в 2009 году [31], цунами 
в Японии [36] . Здесь ДНК из образцов зубов не использо-
валась для идентификации жертв, но применялась, к при-
меру, при использовании методов судебной генетики .

Случайные бедствия имеют короткую продолжи-
тельность и обычно связаны с близкородственны-
ми популяциями . В настоящем систематическом об-
зоре из 7 бедствий 3 носили случайных характер 

(авиакатастрофы ― 42,85% [24, 25, 37]), одно событие 
имело криминальный характер (взрыв на заводе пиро-
техники в Италии ― n=14, 28% [38]) и 3 ― стихийный 
(42,85%) [32, 36, 39] . С меньшим количеством жертв были 
связаны авиакатастрофа в Малайзии (n=34) [25] и взрыв 
на заводе пиротехники в Италии (n=10) [38] . Однако боль-
шее количество жертв, идентифицированных по ДНК 
из образцов зубов, приходятся, к примеру, на такие 
бедствия, как цунами в Таиланде (n=4280) [36], авиака-
тастрофы на Тайване (n=202) [24] и Украине (n=298) [37], 
землетрясения в Новой Зеландии (n=181) [32] и Непале 
(n=400) [39] . В таких случаях поиск предсмертных данных 
упрощается, поскольку в распоряжении судебно-меди-
цинских экспертов имеется список пассажиров . Повышен-
ный процент идентификации жертв таких массовых бед-
ствий можно объяснить доступом к предсмертным данным 
по каждому погибшему . Все жертвы были опознаны после 
авиакатастрофы на Тайване [24] и в Малайзии [25] . Кроме 
того, наибольшее количество жертв было опознано после 
цунами в Таиланде (2679; 62,59%) [28], авиакатастрофы 
MH17 в 2014 году на Украине (298; 98,2%) [37] и землетря-
сения в Непале (365; 91,25%) [39] . Напротив, более низкие 
показатели идентификации наблюдались после авиака-
тастрофы в Малайзии (n=34; 100%) [25] и взрыва на за-
воде пиротехнических изделий в Италии (n=9; 90%) [38] . 
Катастрофы, связанные с промышленными и военными 
предприятиями, могут осложнить идентификацию жертв 
из-за схожего возраста, пола, этнического происхожде-
ния и одежды (униформы) пострадавших . Однако соот-
ветствующая литература по промышленным и военным 
массовым бедствиям на данный момент не была доступна 
для анализа .

В результате поиска литературы были выявлены три 
стихийных бедствия [28, 32, 39] . Стихийные бедствия, в от-
личие от случайных, могут происходить в течение дли-
тельного времени и на больших территориях . Серийные 
убийцы могут прятать, расчленять и уродовать трупы сво-
их жертв . В некоторых случаях зубные структуры могут 
быть недоступны для посмертного исследования . Иногда 
тела жертв изуродованы настолько, что их можно иден-
тифицировать только по ДНК . Авторы, писавшие о сти-
хийных бедствиях в Новой Зеландии и Непале [32, 39], 
описали проблемы, возникшие при идентификации жертв 
по образцам ДНК, извлечённых из верхних коренных зу-
бов [39] . Внешний осмотр каждого погибшего проводился 
квалифицированными специалистами . У неопознанных 
тел учёные из лаборатории судебной медицины полиции 
Непала брали образцы ДНК и отпечатки пальцев . Мазки 
для ДНК-анализа брались из незагрязнённой крови путём 
надреза в межрёберной области и прокола лёгких . За-
тем судебные одонтологи проводили стоматологический 
осмотр .

EM-DAT ― всемирная база данных о техноген-
ных и природных катастрофах, которая охватыва-
ет период с 1900 года по настоящее время и содержит 
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основные данные о распространённости и последствиях 
более 21 000 бедствий по всему миру . Так, по состоя-
нию на 2017 год, согласно данным EM-DAT, в результа-
те 149 катастроф, произошедших в 73 странах, погибли 
3162 человека . Эти цифры свидетельствуют о количестве 
массовых бедствий, происходящих во всём мире [134] . 
Удивительно, но в результате поиска литературы было 
найдено всего 7 публикаций о 16 бедствиях . Это говорит 
о том, что для лучшего понимания роли, которую играют 
одонтологи и судебно-медицинские эксперты в идентифи-
кации жертв массовых бедствий, в будущих исследовани-
ях на эту тему должны отображаться данные об исполь-
зуемых методах идентификации . Такие сведения позволят 
разработать новые и упростить стандартные процедуры 
по идентификации жертв массовых бедствий .

Из 22 005 жертв 20 100 (91,34%) были положительно 
идентифицированы с помощью судебно-медицинской 
методологии . Из 16 работ, отобранных для данного об-
зора, все жертвы массовых бедствий (100%) были иден-
тифицированы с помощью судебно-медицинской экс-
пертизы ДНК . В 7 (43,75%) из 16 работ ДНК чаще всего 
извлекали из пульпы зубов . Однако в этих исследованиях 
жертв идентифицировали с применением и других мето-
дик [24, 25, 28, 32, 37–39] . Эти данные позволяют пред-
положить, что методы судебной одонтологии могут быть 
хорошим дополнительным инструментом для идентифи-
кации личности .

В общей сложности 20 100 (91,34%) жертв 
из 22 005 человек были положительно идентифици-
рованы с помощью методов различных отраслей су-
дебной медицины . Судебно-медицинская экспертиза 
ДНК была наиболее часто используемой методикой 
идетификации жертв, применяемой в 9 (56,25%) иссле-
довательских работах из 16 . Однако в двух случайных 
массовых бедствиях (автокатастрофа в Германии [33], 
железнодорожная катастрофа в Испании [34]), в одном 
массовом бедствии криминального характера (теракт 
в Испании [29]), авиакатастрофах в Непале [26], Индоне-
зии [35], Ньюарке [30] и Нигерии [35], при лесном пожаре 
в Австралии 2009 года [31] и цунами в Японии [36] ДНК 
из образцов зубов для идентификации жертв не исполь-
зовалась . Наиболее точный и надёжный метод иденти-
фикации жертв ― ДНК-дактилоскопия, однако этот 
процесс является дорогостоящим, технически сложным 
и длительным, требующим современного лаборатор-
ного оборудования и участия высококвалифицирован-
ных специалистов . Необходимо также, чтобы образцы 
для проведения ДНК-анализа были чистыми, поскольку 
загрязнённые пальцы могут стать существенным пре-
пятствием для применения этого метода в медицинских 
учреждениях . Кроме того, человеческий фактор может 
стать причиной неправильного проведения процедуры, 
что приводит к ложным результатам . Примером таких 
ошибок могут быть попадание в образец других веществ 
или ошибочное признание двух образцов идентичными .

Из 20 100 (91,34%) идентифицированных жертв лишь 
небольшая часть (15,66%) была идентифирована мето-
дами судебной отнологии . Предсмертные и посмертные 
стоматологические характеристики зубов (количество, 
тип, положение, морфология и патология коронки и кор-
ня зуба, пульповая камера, морфология корневого ка-
нала и т .д .) и зубные протезы (реставрации, несъёмные 
и съёмные протезы, имплантаты), периодонтальные связ-
ки, челюстные кости и заболевания челюстно-лицевого 
аппарата ― это те факторы, которые впоследствии срав-
ниваются . В большинстве случаев идентификация жертвы 
не представляет сложности, если проводится путём срав-
нения реставраций, кариозных полостей, отсутствующих 
зубов и/или протезов согласно предсмертным и посмерт-
ным данным [135] . Предсмертные данные можно получить 
в учебных стоматологических больницах или в стоматоло-
гических клиниках широкого профиля . По этой причине 
мы считаем, что клиники широкого профиля и/или стома-
тологические учреждения должны вести карты пациентов . 
Специалисты в каждой клинике должны понимать судеб-
но-медицинские последствия, присущие их профессии . 
В профессиональные обязанности стоматолога входит от-
крытие карты, последующее её ведение и выдача чётких 
и точных записей о пациентах . К сожалению, в клиниках 
общего профиля в Индии отсутствуют необходимая квали-
фикация и опыт ведения точных записей [136] . Несколько 
исследований показали, насколько важно информировать 
медицинских работников о ценности ведения стоматоло-
гических карт и о том, как эти данные потенциально могут 
быть использованы для идентификации жертв массовых 
бедствий .

В судебной одонтологии единственным регулирующим 
фактором, необходимым для успешной идентификации 
жертв, является качество предсмертных данных . Это 
можно наглядно продемонстрировать на примере цуна-
ми в Таиланде, когда лишь небольшой процент тайских 
жертв был идентифицирован с помощью методов судеб-
ной одонтологии из-за нехватки предсмертных стомато-
логических данных . И напротив, почти 80% иностранных 
жертв удалось идентифицировать по зубам [137, 138] . Од-
нако после цунами в Японии одонтологам было сложно 
найти стоматологические карты жертв, поскольку многие 
стоматологические клиники были разрушены стихией [36] .

Ограничения исследования
Одним из основных ограничений включённых в иссле-

дование работ является то, что ни в одной из них не упо-
минается химический состав зубов, который также может 
влиять на изучение ДНК зубов и, следовательно, изменять 
общий выход ДНК [24, 25, 28, 32, 37–39] . Отсутствует так-
же информация о том, какая часть зуба является наилуч-
шим источником ДНК . Таким образом, в будущих иссле-
дованиях необходимо представить данные о химическом 
составе зубов жертв массовых бедствий .
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ 
Судебная одонтология играет важную роль в иденти-

фикации жертв различных массовых бедствий по всему 
миру, а также служит полезным вспомогательным ин-
струментом, поскольку успешно используется в сочета-
нии с другими методами идентификации жертв . Судеб-
ная одонтология считается одним из наиболее надёжных 
и доступных научных подходов к ликвидации последствий 
массовых бедствий . Однако основным условием успеш-
ной идентификации жертв с помощью методов судеб-
ной одонтологии является наличие посмертных записей 
в стоматологических клиниках общего профиля, поэтому 
специалисты таких клиник должны иметь достаточное 
представление о методах одонтологии и вести соответ-
ствующую документацию . Согласно прогнозам, в буду-
щем распространённость массовых бедствий будет расти 
из-за таких факторов, как старение населения, измене-
ние климатических условий, расширение возможностей 
общественного транспорта и рост криминальной актив-
ности . Следовательно, стоматологические клиники долж-
ны осознавать и строго выполнять свои национальные 
обязательства .

Судебно-медицинская экспертиза ДНК ― ценный 
инструмент судебной медицины, который играет важную 
роль в уголовном правосудии, гуманитарной деятельности 
и научных исследованиях . Её применение произвело ре-
волюцию в судебной медицине, предоставив бесценный 
инструмент для идентификации личности, раскрытия пре-
ступлений и развития знаний . По мере развития техноло-
гий и нашего понимания особенностей анализа ДНК зубов 
судебно-медицинская экспертиза ДНК будет оставаться 
ведущим методом в судебно-медицинских расследова-
ниях, внося свой вклад в установление справедливости 
и истины .
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